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tywnie na lek. Już dziś stosuje się takie po-
dejście w terapiach przeciwnowotworowych 

nakierowanych na receptor HER2 (Dowsett 
i Dunbier 2008).

PODSUMOWANIE

Już od ponad dekady bioinformatyka jest 
nieodłącznym elementem procesu tworzenia 
nowych leków.  Trudno ocenić w mierzalny 
sposób znaczenie jednej dziedziny nauki w 
tak złożonym procesie, ale może tu pomóc 
uproszczona analiza bibliometryczna. Z po-
nad dwunastu  tysięcy publikacji dotyczących 
odkrywania leków,  jakie można znaleźć w 
głównej literaturowej bazie danych  Medli-
ne (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/), 
15% dotyczy (wg tytułu lub streszczenia) bio-
informatyki bądź metod obliczeniowych. Jest 
to oszacowanie z dołu, gdyż bardzo często 
nie wymienia się wprost istotnych metod ba-
dawczych.

Proces odkrywania leków, jak cała biolo-
gia, podlega bardzo szybkiej ewolucji, zwią-
zanej z niezwykle szybkim rozwojem wiedzy 
i metod. Trudno przewidzieć wszystkie wy-
zwania przyszłości, jakie stoją przed bioin-
formatyką, ale niewątpliwie należy do nich 
postęp farmakogenomiki oraz analizy wielu 
genomów człowieka i mikrobów w powiąza-
niu z problemami medycznymi. Farmakoge-
nomika będzie wymagała analiz danych wie-
koskalowych, np. danych ekspresji genów w 
kontekście danych klinicznych dla dużych 

populacji pacjentów (Gresham i McLeod 
2009). Podobnie, sekwencjonowanie wielu 
genomów ludzkich  (Pennisi 2008)  będzie 
umożliwiało analizy podatności na choro-
by, odpowiedzi na leki i inne analizy typo-
wo medyczne w kontekście całego genomu. 
Ponadto, setki gatunków bakterii żyjących 
w organizmie nawet zdrowego człowieka 
(O’Keefe 2008), ma niewątpliwy wpływ na 
stan zdrowia gospodarza, a zarazem jest ob-
razem tego stanu. Kolejnym wielkim wyzwa-
niem biologii, a w tym i bioinformatyki, jest 
zrozumienie zależności między stanem tej 
populacji mikroorganizmów (mikrobiomu) a 
zdrowiem ludzkiego gospodarza (Mai i Dra-
ganov 2009) i wykorzystanie tej wiedzy do 
celów terapeutycznych i diagnostycznych.  
Ostatnim  wyzwaniem dla bioinformatyki, o 
jakim tu wspomnimy, jest zastosowanie  bio-
logii systemowej w procesie tworzenia no-
wych leków. Będą to nie tylko wspomniane 
wcześniej i stosowane już dziś analizy da-
nych wielkoskalowych w kontekście sieci za-
leżności między obiektami biomedycznymi, 
ale uwzględnianie w analizach danych bio-
medycznych całości komórki oraz populacji 
komórek (Smith i współaut. 2009).

Bioinformatics in search of novel drugs

Summary

In the process of novel drugs creation, today’s 
pharmaceutical industry applies a whole spectrum 
of advanced research methods for elucidation of 
disease mechanisms, finding and selection of the 
right points of therapeutic intervention, designing 
a proper means of intervention (drug candidate), 
evaluation of safety and efficacy of the candidate 
and evaluation of the drug in clinical trials. At each 
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stage of this complicated process, the computation-
al techniques of biology, herein collectively called 
“bioinformatics”, are an indispensable element of 
the research toolkit. In this article, are discussed the 
most common applications of bioinformatics, and 
challenges posed by the development of biology and 
medicine, as well as the evolving model of the drug 
discovery process
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